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RESUMO - O trabalho objetivou comparar os métodos da Máxima Verossimilhança (ML), Má-
xima Verossimilhança Restrita (REML) e o método Iterativo de Henderson (lliSM), quanto aos 
aspectos computacionais, estimativas de variâncias genéticas (gjj), residual (rii) e de herdabili-
dade (h2) dos pesos à desmama e aos doze meses em bovinos em um modelo multi variado e com 
a inclusão da matriz de parentesco entre touros. lliSM, ML e REML convergiram com 13, 40 e 
40 iterações, respectivamente, porém, o REML foi o mais exigente computacionalmente. O mé-
todo IHSM, em comparação com o ML e REML, superestimou os valores de gjj e de h2 Embora 
seja iterativo, o lliSM exigiu poucos recursos de computação, apresentando-se como atrativo para 
estimar componentes de variâncias e covariâncias de caracteres múltiplos em populações gran-
des, e ainda com a inclusão do parentesco entre os animais, o que justifica investigações adicio-
nais antes de recomendá-lo na prática. Comparados ao REML, os valores obtidos por ML foram 
semelhantes para gii e inferiores para rii, proporcionando valores de h2 superiores em torno de 
5,0%. Em face das dificuldades computacionais na utilização do REML, o ML mostrou ser uma 
opção útil para estimar variâncias quando se usam múliplos caracteres e parentesco entre os re-
produtores. 
TernlOs para indexação: máxima vcrossimilhança, método iterativo de Henderson, herdabilidade, 
parentesco. 
COMPARISON OF METHODS FOR ESTlMATING COMPONENTS OF VARIANCE 
AND RELATED PARAMETERS OF MULTIPLE TRAITS lN CATTLE 
ABSTRACT - lhe objective ofthis study \\as to compare Maximum Likelihood (ML), Restricted 
Maximum Likelihood (REML) and the Itcrative Henderson Simple Method (lliSM), regarding 
computational aspects, genetic (gii), residual (rii) variancc and heritability (h") estimates from a 
multitrait model of body weight aI \\eaning and at 12 months of age in caltle. lliSM, ML and 
REML convergcd with 13, 40 and -lO ilerations, respcctivel1\. Compared to ML and REML, 
IHSM overestimated gii and h" values. Although itcrative, the llISM method required less calcu-
lations and appcared attractive in estimating (co) variances Irom nlUltiple-trait models in large 
populations inc1uding relationship among animais. However, additional investigations are neede-
d, bcfore its rccommendation for practical usc. Compared to REML, ML underestimated values 
of rii and overestimated the h" values in 5%. Due to computational task for using REML, ML can 
bc useful in cstimating (co) varianccs Irom multiple-trait model, inc1uding reIationship among 
slres. 
Index tcnns: maximllm likelihood, iterativc Hcnderson simple method, heritability, re1ationship 
among animais. 
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INTRODUÇÃO 
Estimativas de variâncias e covariâncias que possuam confiabilidade são importantes 
para o planejamento de programas eficientes de melhoramento genético e para maximi-
zar a acurácia da seleção dos animais. O uso de características múltiplas em conjunção 
com a matriz de parentesco entre os reprodutores aumenta a acurácia dessas estimativas, 
pelas seguintes razões: elas utilizam melhor as informações sobre características 
correlacionadas (Sorensen & Kennedy 1984, Tier & Graser 1991), reduzem ou elimi-
nam vícios das estimativas causados pela seleção. e estimam mais apropriadamente va-
riâncias e covariâncias (Pollak 1985). Com o incremento na tecnologia de computação, 
vem crescendo o interesse por métodos mais sofisticados e eficientes na obtenção de es-
timativas de componentes de variância, tais como o método da Máxima Verossimilhança 
(ML) (Hartley & Rao 1967). Máxima Verossimilhança Restrita (REML) (Patterson & 
Thompson 1971) e o Método Iterativo Simples de Henderson (IHSM) descrito em Hen-
derson (1984). 
O objetivo do presente trabalho foi comparar os seguintes métodos: ML, REML e 
IHSM quanto aos aspectos computacionais, estimativas de variâncias e covariâncias, e 
parâmetros afins, na análise multivariada do peso à desmama (Y 1) e peso aos doze me-
ses (Y 2) de animais da raça Canchim, nascidos e criados na Fazenda Canchim, municí-
pio de São Carlos, SP. 
MATERIAL E MÉTODOS 
Foram utilizados os dados de 1.125 bezerros da raça Canchim, nascidos e desmamados nos 
anos de 1982 a 1988, na Fazenda Canchim, município de São Carlos, SP, sede da Unidade de 
Execução de Pesquisa de Âmbito Estadual - UEPAE de São Carlos, SP. As características anali-
sadas foram o peso à desmama (Y I) e peso aos doze meses (y2). ajustados lineannente para 240 e 
365 dias, respectivamente. Estas características foram analisadas através de um modelo linear 
misto, que incluiu os efeitos fixos: sexo, ano e época de nascimento (época I: janeiro a julho; 
época 2: agosto a dezembro), além dos efeitos aleatórios de touros. 
Modelo matricial 
Seja o modelo linear misto para duas características: 
Para cada característica. tem-se: 
Y = vetor de observações (n x I); 
b = vetor de efeitos fixos (p xl): sexo, época, ano de nascimento, interação ano x época e 
idade da vaca ao parto; 
X = matriz de valores conhecidos zeros e uns (n x p), que associa os elementos b ao vetor de 
dados Y; 
u = vetor aleatório (q x I), que inclui os valores genéticos a serem preditos: efeito de touros; 
Z = matriz a idades conhecidas zeros e uns (u x q) que associa elementos de u ao vetor dos da-
dos Y; 
e = vetor aleatório (n x I). 
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Esperanças e variâncias 
[ U1 ] [ g11 Á glaÂ O O ] Var u a glaÂ gaaÁ O O = e 1 O O r 11 I r 1aI 
e
a O O r iaI raaI 
a la aa (2) 
G [ gll 9 12]. R [ r 11 r 12] = = o gla gaa o r 1a raa 
em que Go e Ro são matrizes de variâncias-covariâncias genéticas e residuais, respectivamente, 
associadas às características Y 1 e Y 2· 
gi' = covariância genética entre as características i e j: 
rd = covariância residual entre as características i e j: 
I = matriz identidade de ordem n. 
A = numerados da matriz de parentesco entre touros (Henderson, 1976). 
A matriz de variância-covariância residualllão é diagonal, pois o peso à desmama e o peso aos 
doze meses foram considerados como características obtidas em ambientes diferentes. 
As Equações de Modelos Mistos - EMM -, Henderson 1973) expandidas para duas caracte-
rísticas, e considerando ainda a matriz AI (inversa de A), foram organizdas de acordo com Hcn-
derson & Quaas ( 1976): 
em que: 
b • [~:]; 
c • Ga [ 
11 z' Z .. 11 .. -1 
r 1 1 g 
i2Z'Z .. 12 .. -1 
r 1 2 g 
12Z' Z .. 12 .. -1] r 1 2 g 
Gaz ' Z .. Ga .. -l r 2 2 g 
:~ . 
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A obtenção de C· foi feita através de partição de matrizes (Searle 1971). 
O numerador da matriz de parentesco entre touros (A) e sua inversa (A-I), por definição, são 
matrizes cujos elementos diagonais são as somas das contribuições dos animais e de suas pro-
gênies, enquanto que os elementos fora da diagonal são contribuições devidas a um acasalamento, 
e também entre o par pai-progênie. Inicialmente, foi obtida uma matriz A- 1 de ordem 65 de acordo 
com Henderson (1976), sendo a matriz A-1 de ordem 52, usada neste trabalho, obtida através de 
partição (Searle 1 971 ). 
Método da ML 
As estimativas para gii e rij (i, j = 1,2) na (k + 1 )-ésima iteração, através do algoritmo EM 
(Dempster et aI. 1977), sao: 
" " 
r 1jCk +1) - [e1 êk)ejCk)+ lr eZ1 T1jZj'ek)l/en -poslo ex» 
(4) 
A matriz T corresponde à inversa da submatriz Coo, de tinida de acordo com Rothschild et aI. 
(1979), ou seja: -" 
= (5) 
Em (4) ei = Yi - Xibi - Ziui, sendo bi e Ui soluções do sistema de equações (3), "q" é a ordem 
de u, "n" o número de observações "." o produto direto de Kronecker (Searle 1971). 
Método da REML 
As estimativas para gii e rii' obtidas através do algoritmo EM (Dempster et aI. 1977) na (k + 
1 )-ésllua Iteração, são: - -
h -l h -1 .. 
gljCk+1) - [u~Ck)A u jCk)+ t.r CA C1jCk))]/q (6) 
rljCk+1) • [;l~k);jCk)+ t.r B1jCk)]/cn -post.o CX)) 
As matrizes X e Z são expandidas para duas características, confonne o modelo (3), sendo as 
demais matrizes e vetores definidos como no método da ML. As estimativas de variâncias obtidas 
por ML e REML, em cada iteração, são utilizadas na fOffilação de (3)~ novos valores são obtidos 
utilizando-se os sistemas de (3) a (6), e o processo continua até a convergência. 
Método IHSM 
É uma extensão do método ll-ISM para o caso multi variado, confonne Bertrand & Kriese 
(1990); requer que os efeitos fixos seiam absorvidos dentro dos efeitos aleatórios, que a primeira 
característica não tenha registros perdidos, e, ainda, que o grupo contemporâneo da segunda ca-
racterística seja um subgrupo do grupo contemporâneo para a primeira característica. As soluções 
para u1 e u2 são obtidas do sistema de equações abaixo: 
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em que: 
D11 = diag[CZ~M1Zl - Z2M2 Z2)M 1/r11 
+ 2 2M2 2 2 • r 11 + gll.A-l] 
12 
r 
• 22 22-1 
= diageZaMaZaM r + 9 MÃ ] 




Neste trabalho, todos os animais tinham infoIDlações para Y1 e Y2, o que possibilitou as se-
guintes simplificações matriciais: 
Com as soluções UI e u, ohtidas de (7), as estimativas de variâncias e covariâncias genéticas e 
residuais são obtidas por igualar-se às seis quadràticas às suas esperanças. As soluções obtidas 
são aproximadas, pois usa-se a diagonal da matriz de coeficientes. 
a) " -1" E [ui. A u1 ] • 
t.r A-1 < [ E E r 11r1J 011p01J] gu + [E E r11 r J2 011p01J] g22 + 
i J i J 
E E r 11 r 1J OUQD1J] r 11 + [E E r
11r J2 011QJ)1J] r 22 
i .• J i J 
[C E E r 11 r J2 011p01J) + CE E r 12r 1J OUp01J)]g + 12 
1 J 1 J 
[C E E r 11 r J2 DU QJ)lJ) + CE E r 12r 1J OUQD1J)lr 12 
i J 1 J 
b) E [~. A-1~ ] • 1 2 
t.r A-1 < E E r11r 1J 011pOJ2] Q11 + [E E r 12r J2 011poJ2] g22 + 
1 J 11 1J 1 J EEr r 011aoJ2] r11 + [E E r
12rJ2 011gpJ2] r22 + 
1 J 1 J 
[C E E r11r J2 011poJ2) + CE E r12r1J 011poJ2)]g + 12 
1 J 1 J oUgpJ~]r C E E rU r J2 oUgpJ~ + CE J: r12r1J 12 
1 J 1 J 
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c) E [~A-1;l • 
t.r A-i ( E: E: r 11 r 1J 012p.,J2l g~1 + [E: E: r
12r J2 012p.,J2l gea + 
1 J 11 1J 1 J 
I:I:r r Ó.l,2g.,J2J 1'11 + (I: I: r 12r J2 012~2J 1'22 + 
1 J . 1 J 
[C E: E: r 11 r J2 012p.,J~ + CE: E: r 12r 1J 012p.,J~lg12+ 
1 J 1 J 
[C I: I: r 11 r J2 012goJ~ + CI: E: ,.1.2r1J 012g.,Je, lI' 12 
1 J 1 J 
cD E CY~MY1) • t.r CAZ' JCZ) gu + t.r ClOr11 
.) E CYiMY2) • t.r CAZ' JCZ) g12 + t.r CIOr12 
1") E CYâMY2) • t.r CAZ'JCZ) ~22 + t.r clOrea 
p • 'Z! ta AZ! MZ; Q • 'Z! MM2; • 2! MZ. 
Com a solução do sistema acima, as estimativas de variâncias obtidas reformulam o sistema de 
equações em (7), novos valores são obtidos, e o processo continua até a convergência. 
Estimativas de outros parâmetros genéticos 
As estimativas de coeficientes de herdabilidade, correlações genéticas, fenotípicas, ambiental 
e residual entre as características foram obtidas através de fónnulas descritas em Becker (1975), 
considerando-se a correlação entre meios-innãos patemos. 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
A Fig. I ilustra o processo iterativo dos três métodos, em que se observa uma conver-
gência mais rápida das estimativas de variâncias residuais em relação às variâncias ge-
néticas, o que coincide com os resultados obtidos por Dong & Mao (1990). 
O método IHSM apresentou uma estabilização das variâncias a partir da terceira ite-
ração e convergiu com treze iterações. O REML e o ML apresentaram uma estabilização 
das variâncias em torno da quinta e décima iteração, respectivamente, ocorrendo 
pequenas alterações daí em diante: porém, .lO iterações foram necessárias para se obter 
uma precisão de 10-3 nas estimativas. Como já foi observado em análises univariadas 
utilizando-se os mesmos dados (Freitas 1991), com os métodos ML e REML houve 
maior rapidez de convergência das estimativas de herdabilidade e de correlações gené-
ticas em relação às estimativas de variâncias: esta característica é importante para de-
cidir o número de iterações necessárias, pois, dependendo da precisão, poucos passos são 
exigidos. . 
O processo de convergência com o algoritmo EM segue uma progressão geométrica, 
ou seja, as trocas nos elementos de G e R ficam cada vez menores, o que indica que a ve-
rossimilhança incrementa a cada iteração, até atingir o limite do erro estabelecido, po-
rém envolvendo um número grande de iterações. Segundo Rothschild et aI. (1979) e 
Smith & Graser (1986), o número de iterações necessárias varia segundo o modelo, o al-
goritmo usado, entre outros. 
A velocidade de convergência dos parâmetros genéticos através do EM tem sido estu-
dada por outros pesquisadores. Segundo Taylor & Everett (1985), cerca de onze itera-
ções foram suficientes para se obter estimativas de parâmetros genéticos de característi-
cas do sêmen de bovinos com precisão de 0,0 I - resultados concordantes com os obtidos 
no presente trabalho para ML e REML. Por outro lado, Jensen & Mao (1988) verifi-
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caram que o número de iterações para a estimati-
va de parâmetros genéticos por REML através do 
EM variou de 100 a 4.800. 
As estimativas de variâncias e covariâncias 
genéticas e residuais estão na Tabela 1. 
Os valores obtidos são resultados da conver-
gência, considerando três conjuntos de valores 
iniciais, o que permite inferir que se trata de má-
ximo local ou mesmo global. Vários procedimen-
tos têm sido adotados pelos pesquisadores para 
')o 650 
-ru g 
~ ~6oo l 
· ~ U 
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H í ~ 
· u ~ 
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definir o processo de convergência quando se tra-
balha com o EM, ou seja: usar valores das esti-
mativas abaixo e acima dos obtidos na primeira 
convergência (Taylor & Everett 1985); usar dois 
ou três dígitos significativos para o coeficiente de 
herdabilidade (Graser et aI. 1987), e usar diferen-
tes valores iniciais (Henderson 1985, Southwood 
et aI. 1989, Groeneveld & Kovac 1990). 
A Tabela 2 mostra as estimativas de correla-
ções entre os pesos à desmama e aos doze meses. 
C\J ~ 150 
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-
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'1 120 - :/ ~ ; 
· ~ 90 





'I 120 I~-:. 
· 
~ ~ • 90 








· ~ 90 
O 10 20 30 40 
ITERAçõES 
FIG. 1. Estimativas de variâncias e covariâncias genéticas (81J) e residuais ([ij) obtidas por IHSM 
( 
-
), ML (--) e REML ( ~ ), onde i,j = 1,2, referem-se aos pesos à 
desmama e aos doze meses, respectivamente. 
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TABELA 1. Estimativas de variâncias e covariâncias (kg2) entre touros (gij) e residuais (rij) para i.j = 1.2. 
Estimativa IHSM ML REM L 
gll 148,26 (124,78)· 128,15 (132,10) 131,18 (144,50) 
g12 121,75 (104,98) 110,07 (122,81) 110,55 (134,66) 
g22 118,50 ( 85,49) • 94,54 ( 91,24) 93,19 (106,85) 
Tll 584,21 (597,09) 578,44 (585,28) 627,80 (595,99) 
r12 486,26 (493,76) 481,30 (485,11) 515,18 (494,14) 
r22 876,54 (03,98) 871,97 (877,65) 914,18 (892,33) 
• Valores dentro dos parênteses foram obtidos com a análise univariada por Freitas (1991). 
As correlações genéticas em torno de 1,0 indicam 
tratar-se da mesma característica, porém, os fato-
res ambientais que as influenciam são bastante 
divergentes, uma vez que as correlações ambien-
tais variaram de 0,45 a 0,61. Para o peso aos doze 
meses, a variância entre os indivíduos dentro da 
família de meios-irmãos foi 50% maior em rela-
ção ao peso à desmama'- Isto explica, em parte, a 
menor variabilidade genética e herdabihdade ob-
tidos para o peso aos doze meses. 
As estimativas de h2 obtidas no presente traba-
lho (Tabela 3), principalmente as referentes ao 
peso à desmama, estão situadas no extremo dos 
valores da literatura para o rebanho Canchim. 
Além da influência da seleção, do grau de paren-
tesco entre os reprodutores e da metodologia usa-
da para estimar componentes de variâncias, vários 
fatores podem influenciar os valores de h2 para 
uma dada característica, raça, rebanho ou cruza-
mento, entre os quais destacam-se o processo de 
amostragem e o tamanho dos arquivos, decorren-
tes do fato de serem tais estimativas obtidas de 
amostras finitas de dados (Silva 1982, Carabafio 
TABELA 2. Estimativas de correlações entre o 
peso à desmama e peso aos doze me-
ses de animais Canchim. 
Correlação IHSM ML REML 
Genética 0,92 0,99 0,99 
Fenotípica 0,71 0,71 0,87 
Ambiental 0,45 0,45 0,61 
Residual 0,68 0,68 0,68 
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& van VIeck 1989), além das condições de mane-
jo, as quais podem limitar ou favorecer o poten-
cial genético dos reprodutores superiores. 
A seleção é outro fator que tem conseqüência 
di reta na precisão e no valor das estimativas de 
variâncias e de herdabilidade. Na presença deste 
efeito (Dempfle et aI. 1983, Henderson 1984, Ca-
rabafio & van VIeck 1989), há uma tendência de 
se obterem valores menores para os componentes 
de variâncias entre touros. O fato de os métodos 
da ML e da REML controlarem ou minimizarem 
vícios das estimativas decorrentes de seleção 
(Rothschild et aI. 1979, Henderson 1986, Ouwel-
tjes et aI. 1988, Vanraden & Jung 1988) explica, 
em parte, os valores maiores obtidos para as va-
riâncias genéticas e, conseqüentemente, das esti-
mativas de h2 proporcionadas por estes métodos. 
Freitas (1991), utilizando a mesma amostra de 
dados em uma análise univariada, através do mé-
todo 3, obteve valores menores para as estimati-
vas de herdabilidade, ou seja, 0,66 ± 0,13 e 0,39 ± 
0,10 para pesos à desmama e aos doze meses, res-
pectivamente. 
TABELA 3. Estimativas de herdabilidade de peso à 
desmama (YI) e aos meses (Y2) de ani-
mais Canchim. 
Característica IHSM ML REML 
Y1 0,80 ±0,15· 0,72 ±0,15 0,69 ±0,14 
Y2 0,48 ±0,12 0,39 ±0,11 0,37 ±0,1O 
• Erro-padrão aproximado, conforme Becker (1975). 
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As estimativas de h2, obtidas através do IHSM, 
foram 11,0 e 17,0% maiores, respectivamente, do 
que as proporcionadas por ML e REML para Y l' 
e 21,0 e 28,0%, em relação a Y 2. OS resultados da 
literatura utilizando o IHSM não incluíram o pa-
rentesco entre touros, o que dificulta uma compa-
ração com os obtidos no presente trabalho. Hud-
son & van Vleck (1982), usando este método na 
estimativa de variâncias e de outros parâmetros 
genéticos em dados de produção de leite e de gor-
dura, obtiveram convergência com quatro itera-
ções, o que mostra a simplificidade do método. 
Outros resultados da literatura revelam, além de 
sua facilidade computacional, resultados biológi-
cos desejáveis (Dempfle et aI. 1983, Bertrand & 
Benyshek 1987, Vanraden & Jung 1988, Kriese et 
aI. 1991). Verifica-se, portanto, que mais pesqui-
sas são necessárias com este método, principal-
mente com o uso de grandes arquivos e ainda com 
a inclusão da matriz de parentesco. 
As estimativas dos coeficientes de variação 
estão na Tabela 4, onde se verifica que uma maior 
variabilidade genética foi obtida quanto ao peso à 
desmama. Da mesma forma, os coeficientes que 
são mais influenciados pelas variâncias ambien-
tais foram maiores para o peso aos doze meses, o 
que significa que as condições ambientais foram 
piores para esta característica. 
Observando-se a Tabela 1, verifica-se que na 
análise univariada (Freitas 1991), os métodos da 
ML e REML foram bastante divergentes quanto 





































a "1" refere a peso à desmama e "2" a peso dos doze 
meses. 
às estimativas de variâncias e covariâncias genéti-
cas; contudo, tais distorções foram eliminadas na 
análise multivariada, e, mais ainda, com a adição 
do parentesco entre touros. O fato de ML e REML 
serem métodos correlatos mostra que, na análise 
multivariada, variâncias e covariâncias mais 
apropriadas são estimadas, o que confirma a afir-
mação de Pollak (1985). 
CONCLUSÕES 
1. O método IHSM, quando comparado com o 
ML e o REML, superestimou as estimativas de 
variâncias genéticas e de herdabilidade, porém 
exigiu poucos recursos de computação, apresen-
tando-se, ainda, como adequado para o estudo de 
caracteres múltiplos mesmo em grandes arquivos. 
Esta constatação justifica estudos adicionais, antes 
de recomendá-lo na prática. 
2. Os métodos da ML e da REML exigiram 
praticamente o mesmo número de iterações para a 
convergência das estimativas de variâncias, po-
rém o REML é muito mais trabalhoso sob o as-
pecto computacional. Entretanto, com poucas ite-
rações, ambos os métodos possibilitaram obter es-
timativas de h2 com precisão no valor inteiro. 
3. Em face das dificuldades computacionais na 
utilização do REML, o ML mostrou ser uma op-
ção útil para estimar variâncias e covariâncias, 
considerando múltiplos caracteres e inclusão do 
parentesco entre reprodutores. 
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